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Laburpena: Funtzio ezagunik edo argirik ez duen genomaren zatia DNA zabor bezala 
ezagutzen da. DNA zaborra eratzen duten osagaiak gehiago ikertzen goazen heinean, 
osagai hauek genometan izan dezaketen garrantzia ere azaleratzen doa. Era berean, 
hain garrantzia handia egozten ez dioten aurkikuntzak ere egin dira. Lan honetan DNA 
zaborrari buruzko azken aurkikuntzak berrikusiko dira eta zaborra ala txatarra ote diren 
finkatzeko gogoeta plazaratuko da. 
Hitz gakoak: DNA zabor, genoma, transposoi.
Abstract: The portion of genome without a known or clear function is called Junk 
DNA. The study of the elements that comprises Junk DNA reveals the importance that 
they could have in the genomes. Likewise there are findings that reduce their impor-
tance. In this work the last findings about Junk DNA are reviewed and it is though 
about if they are trash or scrap. 
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1. SARRERA
Ingelesez «Junk DNA» geneak ez diren edo ageriko funtziorik ez duen 
genomaren zatiari esaten zaio. Euskaraz «DNA zabor» esan ohi zaio, baina 
ingelesezko «junk» «zabor»-ez gain «traste» edo «txatar» bezala itzul dai-
teke, hots, birziklatzeko edo berrerabiltzeko diren hondakinak. Hortaz, 
izaki bizidunen genometan barreiatuak dauden DNA zati hauek, traba egi-
ten duten zaborra edo birzikla daitezkeen txatarra al dira? 
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DNA zaborra batez ere transposoi deritzen osagai genomikoez osatua 
dago. Osagai hauek genoman zehar alde batetik bestera jauzi egiteko ahal-
mena dute eta, oro har, bere buruaren kopia gehiago egiten dituzte jauzi 
egiterakoan [1]. Horregatik, osagai hauek «elementu jauzilariak» edo «ele-
mentu bizkarroiak» bezala ere ezagutzen dira. Transposoi hauek % 45 dira 
giza genoman, baina gizakion genomaren bi heren DNA zaborra izan daite-
keela estimatu da [2]. Espezie batzuetan genomaren % 85a izatera hel dai-
teke DNA zaborra [1] (1. taula). DNA zaborraren hedapena genometan, ba-
tez ere landareetan eta ugaztunetan, handia da baina eztabaidagai dago bere 
funtzio edo erabilgarritasuna.








Artoa (Zea mays) 2066-2300 60-85
Gizakia (Homo sapiens) 3224 45
Sagua (Mus musculus) 2797 40
Fruitu eulia (Drosophila melanogaster) 141 15-22
Zizarea (Caenorhabiditis elegans) 100 12
Saccharomyces cerevisiae legamia 11,5-12,1 3-5
Escherichia coli bakterioa 4,8-5,6 0,3
2. DNA ZABORRA GARRANTZITSUA DA
Orain dela gutxi, ENCODE egitasmoan giza genomaren % 80ak fun-
tzio duela ondorioztatu zuten [3]. Une jakin batean genoma osatzen duten 
osagai gehienak aktibatzen dira eta funtzio jakin bat betetzen dute, batez 
ere geneen adierazpenaren kontrolean [3]. Hortaz, oro har, DNA zaborraren 
parte handi batek genomaren barruan funtzio bat bete dezake.
Bestalde, transposoiak hainbat genotamatan berrerabili edo domesti-
katu izanak agian nabarmentzen du DNA zaborraren garrantzia.
Esate baterako, baraila duten ornodunek beren immunitate-sisteman 
azaltzen duten errekonbinazio mekanismoa transposoietan dute jatorria [4]. 
Mekanismo honi esker patogenoak ezagutzeko erabiltzen diren linfozitoe-
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tan hartzaile ezberdin asko sortzen dira [4], immunitate-sistema ingurunea-
rekin hobeto moldatzeko.
Beste adibide bat dugu gizaki, sagu eta ardien plazentaren eraketan [5]. 
Espezie hauetan sinzitina deitutako gene bat da gakoa plazentaren eraketa 
egokian [5]. Gene hau, espezie bakoitzean modu independientean, transpo-
soi batetik eratorri da, hots, transposoi hauen ezaugarriak berrerabili dira 
genoma ostalariaren onurako [5]. Gainera, esan izan da balitekeela behien 
plazentan ere transposoi baten berrerabilera gertatzea [6].
Proposatu da transposoien berrerabilera zuzenaz gain batez ere genoma 
mailako aldaketak erraztu litzaketela [1, 5, 7, 8]. Esate baterako errekonbi-
nazio gertaerak, geneen eta pseudogeneen duplikazioak eta, batez ere, ge-
neen adierazpenaren aldaketak (promotore berriak, areagotzaile berriak, 
mozitzasketa alternatibo berriak eta poliadenilazio seinale berriak) erraztu 
edo ahalmendu ditzazkete [7].
Amilasa dugu transposoien ondorioz gertatzen den gene baten adieraz-
penaren aldaketaren ohiko adibidea [5]. Gene hau berez arean adierazten 
da baina gizakiotan listuan ere agertzen da [5], eta horrela almidoiaren li-
seriketa ahoan hasi eta liseriketa errazten du. Gene hau listu-guruineatan 
adieraztea transposoi baten txertaketaren ondorio da, promotore alternatibo 
bezala jokatzen baitu [5].
Baina hau ez da adibide isolatu bat. Geneak erregulatzen dituzten se-
kuentzia (promotoreak, areagotzaileak etab.) asko transposoietan dute 
jatorria. Gizakien geneen % 27,4k edota saguen geneen % 18,4k erre-
gulazio-sekuentzietan transposoiez eratuta daude [9]. Gainera, lehenago 
aipatutako ENCODEko datuetan oinarrituta, primateetan berezkoak di-
ren geneen erregulaziorako sekuentzia gehienak transposoietatik eratorri 
direla ondorioztatu da. Izan ere, zelula motaren arabera erregulazioarako 
sekuentzia hauek aktibatzen dira eta alboko geneen adierazpenari eragi-
ten diote. Hortaz, badirudi transposoiek gizakion geneen zati baten adie-
razpena moldatu dutela [10].
Bestetik, ikertzaile batzuek genometan gertatzen diren geneen eta DNA 
zaborraren arteko elkarrekintza armamentu-norgehiagoka bezala deskriba-
tzen dute [11, 12] (1. irudia). Esate baterako, metilazioa, geneen adieraz-
pena kontrolatzen duelarik, transposoien adierazpena ekiditeko mekanismo 
modura sortu zen [13]. Gerora mekanismo hau genoma osora zabaldu da 
hainbat osagai genomikoren adierazpena kontrolatzeko. Era berean, propo-
satu da landareetan microRNA izeneko osagaien zati handi baten jatorria 
transposoietan egon litekeela [14]. Hortaz, DNA zaborra genometan alda-
ketak eragiten edota errezten dituen presio edo indar ebolutibotzat jo gene-
zake [1, 11, 15].
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1. irudia. Gene eta DNA zaborra arteko «gudan» garatutako estrategien labur-
pena. [12]tik moldatua.
3. DNA ZABORRA EZ DA BEHARREZKOA
Hala ere, DNA zaborraren beharrari buruz zalantzak daude DNA zabo-
rra aktibo egon eta funtzioren bat izan badezake ere.
DNA zaborra hainbat egoeratan aktibo dagoela ikusi bada ere, bere ko-
kapenagatik izan liteke hori, bere garrantziagatik izan beharrean. Geneen 
funtzionamendu normala ez saihesteko, geneetatik gertu agertzen den DNA 
zaborraren aktibazioa ahalbidetzen da. Hortaz, DNA zaborra aktibo egotea, 
ondorio kaltegarriagoak ekiditeko konpromezu bat edo albo ondorio bat 
izango litzateke [16].
Gainera, ikertzaile batzuen iritziz, DNA zaborra osatzen duten hainbat 
osagai aitzinean gertatutako elkarrekintzen arrastoak besterik ez dira eta, 
hortaz, beren garrantzia nahiko mugatua da. Hots, aitzinean gertatu ziren 
elkarrekintzen erregistro fosiltzat hartu behar dira eta beren eragina muga-
tua izango litzateke genomen eboluzioan [5].
DNA zaborraren garrantziari buruzko azken zalantza berriki sekuen-
tziatutako landare haragijale urtar batetik dator. Utricularia gibba landarea-
ren genoma sekuentziatzerakoan ia DNA zaborrik ez dagoela ikusi da. Beste 
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landare batzuek dituzten antzeko gene kopurua dauka baina DNA zaborra-
ren presentzia ia arbuiagarria da, genomaren % 3,1. Hots, landare honen ge-
noma murriztuak ahalmena dauka gainontzeko genomak dituzten funtzioak 
betetzeko, DNA zaborra ezabatua badu ere. Hortaz, badirudi DNA zaborra ez 
dela guztiz beharrezkoa izaki konplexuetan genomak funtziona dezan [17]. 
4. ONDORIOAK
DNA zaborraren funtzioari eta garrantziari buruzko eztabaida pil-pilean 
dago. Agian DNA zaborra ez da behar-beharrezkoa genomaren funtzio nor-
malerako, Utricularia gibba landarean gertatzen den bezala, baina badi-
rudi hainbat genomatan DNA zaborrak geneen adierazpena eta kontrola 
moldatu dezakeela, funtzio berriak eman genomari edota presio bat izan 
daitekeela genomen eboluzioan. Hala ere, behar-beharrezkoa da espezie 
gehiagoren genoma aztertzea eta genoma osatzen dituzten osagaiak hobeto 
ezagutzea, DNA zaborraren garrantziari buruzko ondorio batera heltzeko. 
Bitartean, DNA zabor bezala ezagutzen diren osagai hauek guztiz beha-
rrezkoak ez badira ere, badirudi eboluzio-indarra eta funtzio berrien gor-
dailua izan daitezkeen heinean, DNA zabortzat hartu beharrean DNA txa-
tartzat jo ditzakegula.
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